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Résumé

La méthode des lod scores a été utilisée pour tester les liaisons et estimer les taux
de recombinaison (9) entre les locus Phi et Pgd et le complexe SLA dans la descendance
de croisements Piétrain X Large White et Large White X Large White. Nos résultats
ne permettent pas de rejeter l’hypothèse d’indépendance entre les locus Phi et SLA et
entre les locus Pgd et SLA. Les liaisons entre ces locus sont à exclure pour des taux de
recombinaison respectivement inférieurs à 39 p. 100 et 36 p. 100 (rapport de vraisemblance
de 0,01). Nos résultats tendent donc à infirmer l’hypothèse selon laquelle SLA serait situé
entre les groupes Phi-H-Pgd et J-C. La liaison entre Phi et Pgd est confirmée avec un

taux de recombinaison estimé de 0 = 8 p. 100. Les causes possibles des variations
observées dans l’estimation des taux de recombinaison entre les locus Phi et Pgd sont
discutées.

Mots clés : Porc, locus Phi, locus Pgd, complexe SLA, taux de recombinaison,
histocompatibilité.

Summary

Estimates of recombination rates between Phi and Pgd loci
and the SLA complex in the pig

The lod scores method was used to test linkage and to estimate recombination rates (6)
between Phi and Pgd loci and the SLA complex in the progeny of Pietrain X Large White
and Large White X Large White matings. Our results do not allow rejecting the hypothesis
of independence between Phi and SLA loci and between Pgd and SLA loci. Linkages
between these loci were respectively excluded for recombination rates lower than 39 p. 100
and 36 p. 100 (likelihood ratio of 0.01). Our results thus would infirm the hypothesis of
SLA being located between the Phi-H-Pgd and J-C groups. Linkage between Phi and Pgd
is confirmed with an estimated recombination rate of 6 = 8 p. 100. Possible reasons for
observed variations in the estimates of recombination rates between Phi and Pgd are

discussed.

Key words : Pig, Phi locus, Pgd locus, SLA complex, recombination rate, histo-
compatibility.



1. Introduction

Le taux de recombinaison entre les locus de groupes sanguins C et J du porc
a été initialement estimé à 5,3 p. 100 par ANDRESEN & BAKER (1964) puis, en
cumulant l’ensemble des données disponibles, à 5,75 p. 100 par MutR & RASMUSEN

(1974). Le taux de recombinaison entre le locus J et le complexe majeur d’histo-

compatibilité du porc (SLA) varie selon les estimations de 9,82 p. 100 (HRUBAN et al.,
1976) à 12,4 p. 100, celui entre les locus C et SLA étant de 16,4 p. 100 (HRADECKY
et al., 1982). Ces résultats suggèrent l’ordre SLA-J-C (HRADECKY et al., 1982). Par
ailleurs, RASMUSEN (1982) a estimé que les taux de recombinaison entre le groupe
sanguin H et les locus J et C étaient respectivement de 41,7 ::t: 3,5 p. 100 et 42,4 ± 3,0
p. 100, impliquant que les 2 segments portant H et SLA-J-C se situent sur le même
chromosome. Or, le locus H est inclus dans un groupe de liaison contenant plusieurs
gènes et notamment, de part et d’autre, le locus Phi de la phosphohexose isomérase
et le locus Pgd de la 6-phosphogluconate déshydrogénase (ANDRESEN, 1971). Finale-
ment, aucun de ces résultats ne permet de localiser le groupe de liaison Phi-H-Pgd
par rapport au complexe SLA. Deux hypothèses sont envisageables : soit le complexe
SLA est situé entre J-C et Phi-H-Pgd avec un taux ,de recombinaison entre Phi-H-Pgd
et SLA de 25 p. 100 à 30 p. 100, soit le complexe SLA est situé à l’extérieur du

segment reliant J-C à Phi-H-Pgd (il serait alors génétiquement indépendant de ce

dernier groupe). Vu l’intérêt de ces gènes et l’importance de leur localisation respec-
tive, nous avons cherché à estimer les taux de recombinaison entre les locus Phi,
Pgd et le complexe SLA à partir de données familiales. De plus, cette étude nous a
permis de réévaluer la distance entre les locus Phi et Pgd.

n. Matériel et méthodes

Deux groupes d’animaux provenant d’une lignée sélectionnée sur la prolificité
au domaine expérimental d’Avord (Cher) ont été utilisés. Le premier était constitué
des produits de croisement entre 6 verrats Piétrain et 81 truies de la lignée Large
White, le second de familles issues de 8 verrats Large White et 24 truies de la
lignée Large White, soit au total 893 produits typés pour les trois caractères SLA,
PHI et PGD.

L’identification des caractères SLA a été réalisée avec une batterie de sérums
utilisée par RENARD et al. (1982) selon la technique de TERASAKI & MAC CLELLAND

(1964) modifiée (RENARD et al., 1982) sur des lymphocytes préparés à partir de

prélèvements de sang de moins de 24 heures. Le typage des caractères PHI et PGD
a été effectué par électrophorèse sur gel d’amidon selon GUÉRIN et al. (1978) sur des
échantillons conservés à -20 °C pendant moins de 3 mois.

La méthode des lod scores (MORTON, 1955) a été utilisée pour tester la liaison
génétique et pour estimer les taux de recombinaison 0 selon le maximum de vrai-
semblance, entre les locus pris deux à deux. Pour le couple de locus Phi et Pgd,
le taux de recombinaison chez les mâles a été estimé sur des descendants issus de

croisements où seul le parent mâle était double hétérozygote (fichier 1). Il a été

procédé de même et réciproquement chez les femelles (fichier 2). L’écart entre les





taux de recombinaison estimés chez les mâles et chez les femelles a été analysé par
le test d’hétérogénéité selon CAVALLI-SFORZA & BODMER (1971) d’après MORTON (1956),
(2Z; - Z) X 4,605, qui suit approximativement la loi du x2 . 21 représente la valeur
maximum des sommes des valeurs des lod scores des pedigrees du fichier des mâles
(fichier 1, i = 1) et du fichier des femelles (fichier 2, i = 2) et Z la valeur maximum
de -la somme des valeurs des lod scores des pedigrees de l’ensemble des 2 fichiers
[fichier (1 1 + 2)] . Le programme de calcul selon la méthode des lod scores tient

compte des phases parentales reconstituées par ascendance. Le complexe SLA a été
assimilé à un seul locus : en effet, aucune recombinaison n’a été observée, dans cet
échantillon, entre les 3 locus gouvernant les antigènes de classe I.

II1. Résultats

Nos résultats ne permettent pas de rejeter l’hypothèse d’indépendance entre

le locus Phi et le complexe SLA ni entre le locus Pgd et le complexe SLA. Les
liaisons entre ces locus sont à exclure pour des taux de recombinaison respectivement
inférieurs à 39 p. 100 et 36 p. 100 (lod score de Z = - 2, soit un rapport de vrai-
semblance de 0,01) (tableaux 1 et 2). Par contre, la liaison entre les locus Phi et Pgd
est confirmée avec un lod score maximum très élevé (Zm = 44,01) pour une valeur
de 0 = 8 p. 100. Cette valeur est de 0 = 4 p. 100 chez les mâles et de 0 = 9 p. 100
chez les femelles (tableau 3).



IV. Discussion

Nos résultats sont donc en faveur d’une indépendance génétique des locus

Phi-Pgd et du complexe SLA et excluent ainsi l’hypothèse selon laquelle le complexe
SLA serait situé sur le segment reliant les groupes Phi-H-Pgd et J-C. I!1 est donc soit
à l’extérieur de ce segment soit, avec J et C, sur un chromosome distinct de celui
portant Phi-H-Pgd. Les résultats de GEFFROTIN et al. (1984) indiquent que le

complexe SLA est localisé au voisinage du milieu du bras long du chromosome n° 7.
Cette localisation a été confirmée par les équipes de RABIN et al. (1985) et par GELLIN
(communication personnelle) bien que la cartographie fine reste à définir. La liaison
significative entre les locus J-C et H rapportée par RASMUSSEN (1982) situerait le

groupe Phi-H-Pgd sur le même chromosome que SLA. FRIES et al. (1983), FRIES et al.
(1984), TiKHONOV et al. (1984) tendraient, quant à eux, à le localiser sur le chro-
mosome n° 15. Des résultats complémentaires sont, à l’évidence, nécessaires pour
trancher entre ces 2 hypothèses.

La liaison étroite entre les locus Phi et Pgd est confirmée. Les taux de recombi-
naison entre ces locus (0 = 8 p. 100) estimés par la méthode des lod scores s’écarte
notablement de notre précédente estimation de 0 = 0,56 p. 100 sur un échantillon
de porcs Piétrain (GUÉRIN et al., 1983). Par contre, ils se rapprochent des valeurs
observées par d’autres auteurs tels que ANDRESEN (1971), OISHI & ÂBE (1979),
RASMUSEN et al. (19ô!), JORGENSEN (1981), NIELSEN (1983), HOJNY et al. (1985), GAHNE
& JUNEJA (1985) comprises entre 0 = 5,5 p. 100 et 0 = 12,4 p. 100. De telles
variations peuvent être dues à des différences de taux de recombinaison entre indi-
vidus, comme l’ont déjà remarqué par exemple VAN ZEVEREN et al. (1985), GAHNE &
JUNEJA (1985) chez le porc et ANDERSSON & SANDBERG (1984) chez le cheval, et



aussi au nombre peu élevé de parents doubles hétérozygotes utilisés. Ces différences

peuvent expliquer l’hétérogénéité significative observée entre croisements dans l’esti-
mation du taux de recombinaison entre les locus Phi et Pgd sur l’échantillon total

(tableau 2). Par ailleurs, on note que l’écart entre les taux de recombinaison estimés
chez les mâles et les femelles n’est pas significatif (x21 = 2,11 ; P > 0,05). Enfin,
une hétérogénéité inter-croisements, observée chez les mâles et non pas chez
les femelles, est à interpréter avec précaution dans la mesure où elle peut simplement
provenir des effectifs parentaux différents dans les 2 groupes (tableau 3).
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